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に関与する QTLの検出に取り組んだ。その結果、第 1染色体と第6染色体に QTLが存在することが示唆さ
れた。さらに、これら染色体断片置換系統にコシヒカリを戻し交配して得られた F2系統を用いた QTL解析












QTLである Delay0/ Germination 1 (DOGl)の向祖遺伝子が見出された。そこで、 DOGl向担体を含むノ、ノt
タキゲノム断片をササニシキに導入した結果、発芽を抑制することが示された。これにより SdげがDOGl
向祖体であることが明らかとなった。
これまでの種子休眠性の遺伝解析の多くは、統計的な手法による遺伝子座の存在の推定にとどまるものが
多い中、本研究では、遺伝的背景がそろった CSSLsを利用したことにより遺伝子座の存在を明確に証明でき、
さらにはそれらのうち Sdr7のマップベースクローニングが成功できたものと考えられる。これらの結果は、
イネの種子休眠の理解を深める上での、重要な知見となると考えられる。
また、 CSSLを利用することで、見いだした遺伝子座の ABAの合成やシグナル伝達への関わりを見いだす
ことができ、イネにおける種子休眠性と ABAの関係をより明確にする研究の足がかりにもなった。
今回遺伝子の特定に至った休眠性を強くするSdr7の座乗する領域には多数のQTLの報告がなされている o
Sdr7はシロイヌナズナのDOGlの向祖体であった。このことは、シロイヌナズナを含む双子葉植物の休眠
性のみならず、単子葉そして作物であるイネにおいても DOGl様の因子が機能すること明らかにしたこと
は植物の休眠性の理解を深める上での重要な結果であると考えられる。
審査の結果の要冨
マレズギ サレム氏の博士論文の研究成果は、イネの種子休眠性の遺伝的制御機構の解明において、関与
する量的形質遺伝子の存在を実験的に明確に証明するとともに、そのうちの一つの遺伝子Sdr7の単離に成
功したものである。これまでシロイヌナズナにおいては休眠性が無くなる突然変異を利用した研究が進めら
れ、アブシジン酸 (ABA)の合成やシグナル伝達経路の遺伝子の理解は進んでいるが、それらの遺伝子の機
能調節は、種子休眠性以外の様々な形質変化を同時に生じさせることから、品種改良のターゲットにはなじ
まなかった。イネの品種簡に内在する種子休日民性には大きな変異があり、この変異を司る遺伝子の解析は、
他の形質に影響を与えない、種子休眠に直接関与する遺伝子の解析につながることが期待されていた。マレ
ズギ サレム氏の研究の結果は、遺伝子の単離による鰐御機構解明への貢献ばかりでなく、品種間変異の理
解とその育種的利用を加速化する上で重要な成果と考えられる。
シロイヌナズナでは、自然集団のなかに種子休眠性の変異があるものの、その詳細な解析は進んでいない。
イネでは、本研究において単離されたSdr7以外にも、解析対象遺伝子として4つの QTLを向定している。
これらの研究成果は、今後のイネの種子休眠性の遺伝的調節機構解明の端緒となると考えられ、イネにおけ
る種子休眠性の理解は、コムギやオオムギなどをはじめとした植物の種子休眠性の理解に大きく貢献すると
考えられる。
以上は、博士論文の研究全体を通じて、マレズギ サレム氏が連鎖解析や遺伝子単離について、精力的に
実験に取り組んだことによる貴重な成果と考えられる。
平成24年 1月10目、学位論文審査委員会において、審査委員全員出席のもとに論文の審査及び最終試験
を行い、本論文について著者に説明を求め、関連事項について質疑応答を行った。その結果、審査委員全員
によって合格と判定された。
よって、著者は博士(理学)の学位を受けるに十分な資格を有するものとして認める。
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